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1953年にワトソン（Watson）とクリック（Crick）がDNA二重らせん
についてのノーベル章を受賞してから 50年が経過し，2003年 4月にはヒ
トゲノムの全塩基配列が解読された．近年では生命科学に対する関心も
高まり，様々な研究分野において塩基配列などの分子が持つ情報を解析
する試みがなされている．
一方で，情報科学の分野においてバイオコンピューティングという言
葉が使われ始めているように，生命科学という新しい分野へ研究領域を
広めている．バイオコンピューティングとは，バイオロジー解析のための
コンピューティング，つまり，生物における性質を数理的にコンピュータ
を用いて解析する，ということを意味する．またバイオコンピューティン
グは，逆の方向，すなわち生物学的な現象や発想を基にした新しい計算
メカニズムを研究することも意味する．特に，実際のDNAなどの高分子
が持つ性質を利用して計算を行うことを分子計算（あるいはDNA計算）
と呼ぶ．
DNA計算の研究は，1994年にエイドルマン（Adleman）が有向グラフ
に対するハミルトニアンパス問題 (HPP)を，DNA分子を用いた実験に
より実際に解法を与えたことによりさらに広がりを見せている．
DNA計算に期待が高まっている背景には，DNA分子が
(1) 　超並列性　
(2) 　ワトソン・クリック相補性　
というふたつの性質をもっているということが挙げられる．
(1)のDNAの超並列性を利用することによって，計算機を用いた場合
には計算量的に手に負えない問題を多項式時間で効率よく解く方法が研
究されている．エイドルマンの実験では，NP完全問題のひとつである有
向ハミルトニアンパス問題を，実際に生物学実験を行って 7頂点からな
る有向グラフのハミルトン経路を求めた．
(2)の相補性について以下で説明を与える．DNA分子は，糖・リン酸・塩基
からなるヌクレオチドが一本鎖上につながって構成されている．塩基には，
アデニン（Adenine）(A)，チミン（Thymine）(T)，シトシン（Cytosine）
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(C)，グアニン（Guanine）(G) の 4種類があり，水素結合によって，アデ
ニン (A) は チミン (T) と会合し，シトシン (C) は グアニン (G) と会合
する，という性質をもつ．この組み合わせの原理を，発見者の名前を取っ
てワトソン・クリック相補性と呼ぶ．DNAはこの相補性を有する二本の
塩基配列の鎖が水素結合して二重らせん構造をとっている．
ワトソン・クリック相補性により，相補性の関係にあるふたつの塩基
の対に対して，片方の塩基が分かればその相手の塩基を調べることなく
何であるかが分かる．この性質はDNA計算において，極めて強力な性質
である．
分子内で起こる変形・変異・状態変化は，分子が構造変化を起こすこ
とにより「計算」や「演算」として捉えられる．本論文では，塩基配列
を文字列として扱うことによって，DNAの変形がどのような計算をして
いるかを言語や文法を解析することによって解明することを目的として
いる．また，分子の性質に基づいて導入された計算モデルを解析するこ
とにより，計算論的にどのように評価されるかについての研究を行って
いる．本論文は次の章から構成されている．
序章　 概要
第１章 導入
第２章 分子計算としての挿入・削除システム
第３章 Cancel minimal linear 文法と言語
第４章 DNA相補性に基づく分子計算モデルの統一化　
（Doubler）
第５章 DNAスプライシング言語の局所性を保持する　
写像
第６章 結論
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序章では，研究の背景と位置づけ，本研究の基礎的概念について述べ
ている．
第１章では，本論文全体において使用する用語と概念の定義，および
記法について述べている．
第２章では，“挿入削除システム”という計算モデルについて述べてい
る．文脈に依存した塩基配列の挿入・削除は，遺伝子組み換えで分子内
において実際に行われている演算である．この章では，挿入のみを使っ
た挿入システムについて考えており，写像をあわせて用いることにより，
帰納的可算言語に対する表現定理を得ている．具体的には，任意の帰納
的可算言語 L に対して，
L = h1h
−1
2 (L(γ))
を満たすような挿入システム γ と，準同型写像 h1, h2 が存在することを
示した．ここで，γ の複雑さを表すパラメータは (3, 3)となっている．こ
の結果は，パラメータが (4, 7)であった従来の結果に対して改善された注
目すべき結果である．
第３章では，句構造文法に対する標準形のひとつであるゲファート　
（Geﬀert）標準形から発した “cancel minimal linear 文法と言語” につい
て述べている．
ゲファート標準形の中で注目すべきものに，G = ( {S}∪{A,B,C,D},
T , P , S)，ただし P は
• S → xSy, S → z, ここで x, y, z ∈ (T ∪ {A,B,C,D})∗,　
• AB → ,
• CD → 
という形をしたものがある．
ゲファート標準形における非終端記号AとB，CとDの関係は，アデ
ニン (A)とチミン (T)，シトシン (C)とグアニン (G) のDNA相補性との関
連性を思い起こさせる．
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このタイプのゲファート標準形は，minimal linear の形をした生成規
則に加え，AB →  と CD →  という固定された二つの消去規則が許さ
れた文法とみなすことができる．そこでまずこの標準形を，“消去規則付
き” minimal linear 文法と一般化することにより，cancel minimal linear
（略して cml）と呼ばれる文法を導入する．そして，消去規則を変化させ
た場合の文法に関する生成能力について述べている．
注目すべき結果は，上記の二つの消去規則をひとつだけの使用に制限
した，つまりAB →  のみを消去規則として使用する {AB}-cml 文法の
生成能力や，AA →  を消去規則として使用する {AA}-cml 文法の生成
能力について示された．
本章では，{AB}-cml 文法によって生成される言語族は，線形言語族を
真に含み，文脈自由言語族に含まれることを証明した．一方，{AA}-cml
文法によって生成される言語族は，線形言語族に真に含まれ，また，正
則言語族と比較不可能であるという関係も示されている．
また，この文法における規則は，minimal linear の形をした生成規則
と固定された消去規則から構成されているので，線形言語族の部分族と
帰納的可算言語族の間をつなぐ架け橋になる文法であると考えることが
できる．そのため cml 文法は形式言語理論において生成能力を解析する
際にも，重要な文法である．この意味において，得られた結果は cancel
minimal linear文法における消去規則のわずかな変化によって，その生成
能力に大きな変化が生じることを示した．
第４章では，DNA相補性に基づくふたつの計算モデル，すなわちス
ティッカーシステムとワトソン・クリックオートマトン，を統一的に扱う
新しい試みについて述べている．
1990年代後半，粘着末端をもつ分子の振る舞いをモデル化した“スティッ
カーシステム”という分子計算モデルが導入され，DNA相補性に基づく
分子計算能力についての研究が行われてきた．
一方で，“ワトソン・クリックオートマトン”と呼ばれる新しいタイプ
の計算モデルも並行して導入され研究が進められていた．ワトソン・ク
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リックオートマトンは，従来の線形の文字列を受理するオートマトンで
はなく，二重鎖分子を受理する有限状態の計算機であるオートマトンで
ある．
本章ではまず “二重鎖化写像（doubler）fd”と “線形化写像（linearizer）
f”というふたつの写像を導入する．これらは通常の線形の記号列と二
重鎖分子をつなぐものである．これらの写像を使うことにより，スティッ
カーシステムにより生成される言語族とワトソン・クリックオートマト
ンによって受理される言語族に対していくつかの新しい特徴づけを与え
ている．
一つ目の結果では，スティッカーシステムとワトソン・クリックオート
マトンの違いが，二重鎖化写像 fd を使って minimal linear 文法と正則文
法にそれぞれ還元されることを示している．二つ目は，fdと projection
に基づいた写像を用いて，minimal linear言語による帰納的可算言語の特
徴付けを行う．また，二重鎖上での写像を導入し，スティッカーシステム
とワトソン・クリックオートマトンを関係づけている．
本章の結果により，
• 形式言語において，相補的な分子間でのアニール演算の計算能力を
解明する．
• 混沌としたDNA相補性に基づく既存の計算モデルに対して，統一
した視点を与えることによって見通しをよくまとめる．
ことがなされている．
第５章では，遺伝暗号に基づき “length mapping”という写像を定義し
て，局所性がこの写像に関して保存される条件について述べている．
スプライシング演算とは，生体内で起こるDNA組み換えの現象を形式
的にモデル化したもので，この演算を基本的構成要素とする言語生成装
置にHシステム（スプライシングシステム）がある．Hシステムによっ
て生成されるスプライシング言語の中で，persistentスプライシング言語
の言語族は局所的言語の言語族と等価であることが知られている．そこ
でこの章では，局所的言語と局所性に関する閉包性について述べている．
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DNA配列は，スプライシングによってDNA配列の不要な部分を取り
除いた後，アミノ酸に翻訳される．翻訳の過程では，遺伝暗号と呼ばれ
る 3個の塩基（コドン）とアミノ酸の対応規則が使われる．この章では，
遺伝暗号をモデル化して，length mappingという写像を定義する．遺伝
暗号が 3文字の一定長のヌクレオチドをアミノ酸 1文字に対応させるよ
うに，l-length mappingでは長さ lの文字列をアルファベット 1文字に変
換する．さらに遺伝暗号での対応を詳しく見てみると，いくつかの例外
を除いて，同一のアミノ酸に対応するコドンは，その 1文字目と 2文字
目が同じである．この遺伝暗号の特性をもとにして，l-length mappingに
k-決定性という性質を定義する．
このように定義した k-決定性 l-length mappingに関して，1 ≤ k ≤ lと
1 ≤ l < kの場合について，局所性が保存する条件を示す．この結果によ
り，DNAスプライシング言語の局所性は，ある制限のもとで翻訳の過程
においても継承されることが示される．この結果は，ヘモグロビンのア
ミノ酸配列における α-鎖と呼ばれる領域が局所的言語によって特徴づけ
られる，という実験結果に対して理論的な根拠を与えている．
最後に第６章では，本論文の結論を述べてまとめている．
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